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ABSTRAK 
Penelitian mengenai penggunaan gen sitokrom b sebagai penanda genetik telah dilakukan untuk 
mengungkapkan keanekaragaman genetika dan hubungan kekerabatan antara Kryptopterus spp. di propinsi 
Riau yaitu terhadap Kryptopterus limpok dan Kryptopterus apogon. Primer universal (F) L14841 dan (R) 
H15149 telah digunakan untuk mengamplifikasi gen sitokrom b. Hasil penjajaran berganda adalah 159 nt 
yang mentranslasikan 53 asam amino. Kryptopterus limpok dari Sungai Kampar dan Indragiri membentuk ke-
lompok hubungan kekerabatan dengan nilai bootstrap 80%. Kryptopterus apogon dari Sungai Kampar dan 
Indragiri membentuk kelompok hubungan kekerabatan dengan nilai bootstrap 99%. 
Kata kunci: sitokrom b, Kryptopterus limpok, Kryptoperus apogon. 
ABSTRACT 
The utility of cytochrome b gene as a molecular marker to obtain genetic diversity and phylogenetic 
relationship among Kryptopterus spp. consist of Kryptopterus limpok and Kryptopterus apogon from Riau 
Province has been studied. The universal primers of (F) L14841 and (R) H15149 were used to amplify the cy-
tochrome b gene. The results of multiple allignment were 159 nt (coding 53 amino acids). Kryptopterus lim-
pok from Kampar and Indragiri River form a phylogeny cluster at 80% bootstrap value. Kryptopterus apogon 
from Kampar and Indragiri River form a phylogeny cluster at 99% bootstrap value.   
Keywords : cytochrome b, Kryptopterus limpok, Kryptoperus apogon.  
PENDAHULUAN 
Ikan Kryptopterus limpok dan K. apogon 
secara alami hidup pada ekosistem sungai rawa 
banjiran (flood plain river). Di propinsi Riau, 
K. limpok biasa disebut ikan lais janggut, se-
dangkan K. apogon disebut lais panjang lam-
pung. Ikan ini merupakan ikan konsumsi yang 
bernilai ekonomis tinggi, apalagi kalau dalam 
bentuk ikan salai (smoked fish). 
Ikan K. limpok dan K.apogon merupakan 
potensi propinsi Riau, bahkan tidak ditemukan 
di propinsi yang berdekatan yaitu Sumatera Ba-
rat. Hal ini disebabkan perairan tawar di Riau u-
mumnya dicirikan oleh warna perairan coklat 
tua dan pH relatif lebih rendah. Ikan K. limpok 
yang ditemukan di Sungai Kampar Kiri Riau, 
mampu hidup pada pH perairan rata-rata ber-
kisar 5.5-6.0 (Elvyra 2004). Informasi funda-
mental mengenai K. limpok dan K. apogon sa-
ngat perlu diketahui dengan pasti, terutama me-
ngenai keanekaragaman genetika dan hubungan 
kekerabatannya. Informasi ini dapat digali de-
ngan teknik molekuler yang telah berkembang 
pesat akhir-akhir ini. 
Penelitian terhadap gen sitokrom b DNA 
mitokondria dapat dilakukan untuk mempelajari 
keanekaragaman genetika spesies dalam genus 
atau famili yang sama, seperti penelitian yang 
dilakukan Wilcox et al. (2004) terhadap gen si-
tokrom b Kryptopterus minor dan kelompok i-
kan-ikan bersungut (catfish) lainnya. Hal ini 
membuka kesempatan untuk mengkaji gen si-
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tokrom b Kryptopterus lain khususnya dari pro-
pinsi Riau, yang sampai saat ini belum diketa-
hui. Penelitian ini bertujuan untuk mengungkap 
potensi keanekaragaman genetika dan hubung-
an kekerabatan antara K. limpok dan K. apogon 
dari S. Kampar dan S. Indragiri Propinsi Riau.  
METODE PENELITIAN 
Contoh ikan diambil dari sungai-sungai 
di Propinsi Riau yaitu S. Kampar dan S. Indra-
giri. Identifikasi jenis ikan dilakukan dengan 
menggunakan kunci identifikasi Kottelat et al. 
(1993). Contoh otot ikan pada bagian ekor di-
ambil dalam bentuk potongan kecil, dimasuk-
kan dalam ependorf yang berisi alkohol absolut, 
kemudian dibawa ke laboratorium Biologi Mo-
lekuler, Pusat Studi Ilmu Hayati-Pusat Antar 
Universitas (PSIH-PAU), IPB, Bogor. 
Ekstraksi DNA. Contoh otot ikan (50-
100 mg) dicacah halus, dimasukkan ke dalam 
tabung ependorf dan ditambahkan larutan di-
gestion buffer {1% (W/V) SDS; 0.5 M Tris-
HCl, pH 9.0; 0.5 M EDTA, pH 8.0; 1 M NaCl; 
20 mg/ml Proteinase K} sebanyak 500 µl, se-
lanjutnya contoh digerus sampai halus. Setelah 
contoh cukup halus, ditambahkan lagi larutan 
digestion buffer 250 µl, digoyang sebentar dan 
diinkubasi pada inkubator dengan suhu 55ºC se-
lama semalam (Duryadi 1993).  
Purifikasi DNA. Purifikasi DNA total 
mengikuti metode Sambrook et al. (1989) di-
modifikasi Duryadi (1993), yaitu dengan pe-
nambahan fenol dan kloroform:iso amil alkohol 
(24:1). DNA kemudian dipresipitasi dengan al-
kohol absolut dan dicuci dengan alkohol 70%. 
Amplifikasi dan Perunutan Nukleotida 
Gen Sitokrom b DNA mitokondria. DNA to-
tal dari hasil purifikasi digunakan sebagai DNA 
cetakan untuk proses amplifikasi dengan teknik 
PCR. Primer yang digunakan untuk mengam-
plifikasi gen sitokrom b adalah primer universal 
yang terdiri dari primer L14841 (5’AAAGCTT 
CCATCCAACATCTCAGCATGATGAAA3’) 
dan H15149 (5’AAACTGCAGCCCCTCAG 
AATGATATTTGTCCTCA3’) (Kocher et al. 
1989). Kondisi PCR yang digunakan adalah: 
pra PCR dengan suhu 94ºC selama 5 menit, 
PCR: denaturasi dengan suhu 94ºC selama 30 
detik, penempelan dengan suhu 55ºC selama 45 
detik, pemanjangan dengan suhu 72ºC selama 1 
menit (sebanyak 35 siklus) dan post PCR de-
ngan suhu 72ºC selama 5 menit (Elvyra dan 
Duryadi, 2007). Purifikasi hasil PCR dan pe-
runutan nukleotida gen sitokrom b dilakukan di 
PT. Charoen Pokphand, Ancol, Jakarta. 
Analisis data. Sisi homolog dari runutan 
basa nukleotida gen sitokrom b DNA mitokon-
dria yang diperoleh kemudian disejajarkan 
(multiple allignment). Data pembanding yang 
digunakan adalah data yang ada di GenBank 
yaitu runutan gen sitokrom b utuh K. minor 
(Nomor akses AY458895); gen sitokrom b 
parsial dari GenBank yaitu data runutan K. 
Cryptopterus (DQ119434), K. macrocephalus 
(DQ119483), K. bichirris (DQ119480), K. 
Limpok (DQ119431), dan K. schilbeides 
(DQ119482). Analisis keanekaragaman geneti-
ka dan hubungan kekerabatan antara Kryptopte-
rus spp. berdasarkan runutan nukleotida dilaku-
kan menggunakan program MEGA versi 3.0 
(Kumar et al. 2004), dengan metode Bootstrap 
Neighbor-Joining 1 000 kali pengulangan. 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Amplifikasi gen sitokrom b K. limpok 
dan K. apogon dari S. Kampar dan Indragiri de-
ngan menggunakan primer forward (F) L14841 
dan primer reverse (R) H15149 menghasilkan 
fragmen berukuran 373 pb (diacu kepada sito-
krom b utuh K. minor (GenBank) nomor akses 
AY458895 sepanjang 1 141 pb). Fragmen gen 
sitokrom b (parsial) tersebut dilakukan peru-
nutannya secara dua arah, juga dengan meng-
gunakan primer (F) L14841 dan (R) H15149. 
Berdasarkan runutan yang diperoleh, maka dila-
kukan penjajaran berganda dengan pemban-
dingnya adalah runutan-runutan gen sitokrom b 
Kryptopterus yang ada di GenBank. Runutan 
DNA yang diperoleh dari hasil penjajaran ber-
ganda tersebut adalah 159 nukleotida, yaitu pa-
da posisi ke 184 sampai dengan posisi ke 342 
(diacu kepada sitokrom b utuh K. minor (Gen-
Bank)). Bagian runutan fragmen yang tidak ter-
baca yaitu 123 nukleotida dari ujung 5’ primer 
(F) L14841 dan 91 nukleotida dari ujung 5’ pri-
mer (R) H15149 (Gambar 1). Fragmen runutan 
K. limpok dan K. apogon dari S. Kampar dan 
Indragiri ini lebih pendek, jika dibandingkan 
dengan runutan yang diperoleh dari hasil penja-
jaran berganda oleh Elvyra dan Duryadi (2007) 
pada K. schilbeides dari S. Kampar dengan 
menggunakan primer yang sama yaitu sepan-
jang 234 nukleotida.  




Gambar 1. Skema Letak Penempelan Primer (F) 
L14841 Dan (R) H15149 untuk Meng-
amplifikasi Gen Sitokrom B Parsial 
Kryptopterus Limpok dan Kryptopterus 
Apogon dari Sungai Kampar dan In-
dragiri Riau 
Rata-rata nukleotida T dan C lebih ba-
nyak ditemukan pada komposisi nukleotida gen 
sitokrom b parsial Krytopterus spp. (Tabel 1) 
yaitu 28.6% dan 28.4%; diikuti nukleotida A 
(26.1%) dan rata-rata paling sedikit ditemukan 
adalah G (16.8 %). Rata-rata komposisi nukleo-
tida A+T pada Kryptopterus spp. lebih banyak 
(54.8%) dari rata-rata nukleotida G+C (45.2%). 
Komposisi nukleotida yang mempunyai kera-
gaman terbesar dari keseluruhan triplet kodon 
gen sitokrom b parsial Kryptopterus spp., terle-
tak pada nukleotida ketiga. Widayanti (2006) 
menggunakan primer L14841 dan H15149 
mendapatkan hal yang sama yaitu keragaman 
terbesar pada nukleotida ke 3 dari keseluruhan 
triplet kodon gen sitokrom b parsial Tarsius. 
Komposisi nukleotida pada kodon kedua 
adalah yang paling tidak beragam, hal ini dapat 
dilihat pada komposisi nukleotida pada K. Mi-
nor (GenBank), K. bicirrhis (GenBank), K. lim-
pok (GenBank), K. macrocephalus (GenBank), 
K. schilbeides (GenBank), K. limpok (Kampar 
dan Indragiri), K. apogon (Kampar dan Indragi-
ri), yaitu sama-sama mempunyai komposisi nu-
kleotida yang terdiri dari T (31.5%), C (14.8%), 
A (29.6%) dan G (24.1%) (Tabel 1). 
Seratus lima puluh sembilan nukleotida 
hasil penjajaran berganda gen sitokrom b parsi-
al Kryptopterus spp. Riau dengan Kryptopterus 
spp. (GenBank) yang ditranslasikan mengikuti 
vertebrate mitochondrial translation dengan 
menggunakan program MEGA versi 3.0 (Ku-
mar et al. 2004) menghasilkan 53 asam amino, 
dengan 39 situs kodon penyandi yang beragam. 
Posisi 53 asam amino ini terletak pada posisi 
ke-62 sampai dengan asam amino ke-114, pada 
acuan asam amino hasil translasi sitokrom b u-
tuh K. minor (GenBank). 
Tiga puluh sembilan situs penyandi be-
ragam menyandikan 37 asam amino sinonimous 
(nukleotida berubah, tetapi asam amino tidak 
berubah) dan 2 asam amino non sinonimous 
(nukleotida dan asam amino berubah). Tiga pu-
luh sembilan situs kodon penyandi yang dikate-
gorikan sebagai situs beragam terjadi karena 
adanya substitusi transisi dan transversi. Dari 
39 situs beragam tersebut kejadian substitusi 
paling sering terjadi pada basa ketiga dari triplet 
kodon yaitu sebanyak 34 kali; pada basa kesatu 
dan ketiga dari triplet kodon sebanyak 4 kali; 
pada basa kedua dan ketiga triplet kodon seba-
nyak 1 kali (Tabel 2). 
Tabel 1. Komposisi Nukleotida pada Gen Sito-krom b Parsial Kryptopterus spp. 
 T(U)  C     A     G      A+T    G+C    T-1   C-1   A-1   G-1    T-2   C-2   A-2   G-2    T-3   C-3   A-3   G-3
1 30.4  28.0  24.2  17.4   54.6   45.4   37.0  16.7  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   22.6  52.8  20.8  3.8 
2 30.4  28.0  24.8  16.8   55.2   44.8   37.0  16.7  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   22.6  52.8  22.6  1.9 
3 27.3  31.7  24.2  16.8   51.5   48.5   33.3  20.4  22.2  24.1   31.5  14.8  27.8  25.9   17.0  60.4  22.6  0.0 
4 26.7  29.8  25.5  18.0   52.2   47.8   33.3  20.4  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   15.1  54.7  24.5  5.7 
5 30.4  27.3  26.1  16.1   56.5   43.4   35.2  18.5  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   24.5  49.1  26.4  0.0 
6 31.1  24.8  27.3  16.8   58.4   41.6   33.3  18.5  24.1  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   28.3  41.5  28.3  1.9 
7 26.7  29.8  26.7  16.8   53.4   46.6   33.3  20.4  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   15.1  54.7  28.3  1.9 
8 27.3  29.2  27.3  16.1   54.6   45.3   33.3  20.4  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   17.0  52.8  30.2  0.0 
9 28.0  28.0  27.3  16.8   55.3   44.8   37.0  16.7  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   15.1  52.8  30.2  1.9 
10 28.0  28.0  28.0  16.1   56.0   44.1   37.0  16.7  22.2  24.1   31.5  14.8  29.6  24.1   15.1  52.8  32.1  0.0 
R 28.6  28.4  26.1  16.8   54.8   45.2   35.0  18.5  22.4  24.1   31.5  14.8  29.4  24.3   19.2  52.5  26.6  1.7 
Keterangan: 1-6 = data pembanding dari GenBank; 1. K. minor (GenBank); 2. K. bicirrhis (GenBank); 3. K. cryptopterus (GenBank); 4. K. 
limpok (GenBank); 5. K. macrocephalus (GenBank); 6. K. schilbeides (GenBank); 7. K. limpok (Kampar); 8. K. limpok (Indragiri); 9. K. 
apogon (Kampar); 10. K. apogon (Indragiri); R. rata-rata 
Kejadian substitusi transisi pada nukleo-
tida gen sitokrom b parsial Kryptopterus spp. 
disajikan pada Tabel 2. Nilai transisi antara K. 
apogon (Indragiri) dengan K. apogon (Kampar) 
mempunyai nilai terkecil yaitu 1 nukleotida; 
sedangkan antara K. limpok (Indragiri) dengan 
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K. limpok (Kampar) terjadi transisi sebesar 2 
nukleotida. Dari Tabel 2 dapat dianalisis bahwa 
antara gen sitokrom b parsial K. apogon (Indra-
giri) dengan K. apogon (Kampar), maupun an-
tara K. limpok (Indragiri) dan K. limpok (Kam-
par) mempunyai perbedaan yang sangat sedikit 
sekali (hanya terjadi transisi 1-2 nukleotida). 
Sedangkan antara K. limpok (Kampar) dengan 
K. limpok (GenBank) mempunyai perbedaan 
nukleotida yang lebih sedikit (terjadi transisi se-
banyak 2 nukleotida), jika dibandingkan dengan 
perbedaan antara K. limpok (Indragiri) dengan 
K. limpok (GenBank) yaitu terjadi transisi seba-
nyak 4 nukleotida. 
Tabel 2. Situs Kodon Penyandi dan Asam Amino yang Mengalami Perubahan pada Gen Sitokrom B Par-
sial Kryptopterus spp. 
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Keterangan: GB = data pembanding dari GenBank; angka dalam tanda kurung ( ) = urutan situs berdasarkan runutan sitokrom b utuh K. 
minor (GenBank); tanda titik = runutan yang sama dengan K. minor (GenBank); huruf tebal bergaris bawah = perubahan non sinonimous 
(nukleotida berubah dan asam amino berubah); angka tebal = situs asam amino non sinonimous. 
Tabel 3. Substitusi transisi basa nukleotida ke 1, 2 dan 3 pada gen sitokrom b parsial Kryptopterus spp. 
  1   2   3   4   5   6   7   8   9  10 
[1] K. minor (GB)  
[2] K. bicirrhis (GB)  
[3] K. cryptopterus (GB) 
[4] K. limpok (GB)  
[5] K. macrocephalus (GB)  
[6] K. schilbeides (GB)  
[7] K. limpok (Kampar) 
[8] K. limpok (Indragiri) 
[9] K. apogon (Kampar) 
[10] K. apogon (Indragiri) 
  
 3 
17  14 
18  17  12 
21  20  16  12 
16  15  18  14  12 
17  16  12   2  12  14 
17  16  12   4  10  12   2 
14  13  14   8  18  17   6   8 
13  12  13   9  17  16   7   7   1 
Keterangan : Rata-rata transisi = 13 nukleotida; GB = data pembanding dari GenBank 
Kejadian substitusi transversi pada nukle-
otida gen sitokrom b parsial Kryptopterus spp. 
disajikan pada Tabel 4. Nilai transversi terkecil 
adalah 0 (tidak terjadi substitusi transversi nu-
kleotida), yaitu antara K. limpok (Indragiri) de-
ngan K. limpok (Kampar); antara K. apogon 
(Indragiri) dengan K. apogon (Kampar); antara 
K. limpok (Kampar dan Indragiri) dengan K. 
limpok (GenBank). 
Secara keseluruhan, kejadian substitusi 
transisi lebih banyak terjadi (rata-rata 13 nukle-
otida) daripada substitusi transversi (rata-rata 6 
nukleotida) pada gen sitokrom b parsial Kryp-
topterus spp. Hal ini sesuai dengan pendapat 
Kocher et al. (1989) yang menyatakan bahwa 
substitusi nukleotida pada tingkat spesies seba-
gian besar adalah transisi. Pada gen penyandi 
protein, substitusi transisi adalah perubahan 
antara basa purin (A dengan G) atau antara basa 
pirimidin (C dengan T), sedangkan transversi 
adalah perubahan dari basa purin menjadi basa 
pirimidin atau sebaliknya. 
Jarak genetik berdasarkan runutan nu-
kleotida gen sitokrom b parsial (159 nt) Kryp-
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topterus spp. disajikan pada Tabel 5. Jarak ge-
netik antara K. limpok (Indragiri) dengan K. 
limpok (Kampar); antara K. apogon (Indragiri) 
dengan K. apogon (Kampar); antara K. limpok 
(Kampar) dengan K. limpok (GenBank) mem-
punyai nilai yang kecil 1%. Sedangkan nilai 
jarak genetik antara K. limpok (Indragiri) de-
ngan K. limpok (GenBank) 2%. Jarak genetik 
yang mempunyai nilai paling besar (17%) anta-
ra K. limpok (GenBank) dengan K. minor (Gen-
Bank); antara K. macrocephalus (GenBank) de-
ngan K. minor (GenBank); antara K. schilbeides 
(GenBank) dengan K. minor (GenBank); antara 
K. macrocephalus (GenBank) dengan K. bicir-
rhis (GenBank); antara K. schilbeides (Gen-
Bank) dengan K. bicirrhis (GenBank). 
Tabel 4. Substitusi Transversi Basa ke-1, 2, dan 3 pada Gen Sitokrom B Parsial Kryptopterus Spp. 
  1   2   3   4   5   6   7   8   9  10 
[1] K. minor (GB)  
[2] K. bicirrhis (GB)  
[3] K. cryptopterus (B) 
[4] K. limpok (GB)  
[5] K. macrocephalus (GB)  
[6} K. schilbeides (GB)  
[7] K. limpok (Kampar) 
[8] K. limpok (Indragiri) 
[9] K. apogon (Kampar) 
[10] K. apogon (Indragiri) 
  
 0  
 9   9 
 9   9   4 
 7   7   8  10 
12  12   5   5  11 
 9   9   4   0  10   5 
 9   9   4   0  10   5   0 
 8   8   5   1   9   6   1   1  
 8   8   5   1   9   6   1   1   0 
Keterangan:Rata-rata transversi = 6 nukleotida; GB = data pembanding dari GenBank 
Tabel 5. Jarak Genetik (p-distance) Berdasarkan Nukleotida Gen Sitokrom b Parsial Kryptopterus spp. 













 0.16  0.14 
 0.17  0.16  0.10 
 0.17  0.17  0.15  0.14 
 0.17  0.17  0.14  0.12  0.14 
 0.16  0.16  0.10  0.01  0.14  0.12 
 0.16  0.16  0.10  0.02  0.12  0.11  0.01  
 0.14  0.13  0.12  0.06  0.17  0.14  0.04  0.06  
 0.13  0.12  0.11  0.06  0.16  0.14  0.05  0.05  0.01  
Keterangan: 1-6 = data pembanding dari GenBank; 1. K. minor (GenBank); 2. K. bicirrhis (GenBank); 3. K. cryptopterus 
(GenBank); 4. K. limpok (GenBank); 5. K. macrocephalus (GenBank); 6. K. schilbeides (GenBank); 7. K. limpok (Kampar); 8. K. 
limpok (Indragiri); 9. K. apogon (Kampar); 10. K. apogon (Indragiri); R. rata-rata = 0.11  
 
Gambar 2. Filogram Menggunakan Metode 
Neighbor Joining Berdasarkan 
Runutan Nukleotida Gen Sito-
krom B Parsial Kryptopterus spp. 
Analisis hubungan kekerabatan dilakukan 
antara K. limpok (Kampar dan Indragiri), mau-
pun K. apogon (Kampar dan Indragiri), dengan 
pembanding data Kryptopterus spp. (GenBank), 
berdasarkan runutan 159 nukleotida gen sito-
krom b parsial (Gambar 2). Hasil filogram ber-
dasarkan runutan nukleotida gen sitokrom b 
parsial Kryptopterus spp. memperlihatkan bah-
wa antara ikan K. limpok (Kampar), K. limpok 
(Indragiri) dan K. limpok (GenBank) memben-
tuk kelompok hubungan kekerabatan yang di-
dukung dengan nilai bootstrap mencapai 80%. 
Ikan K. apogon (Kampar) dengan K. apogon 
(Indragiri) membentuk kelompok hubungan ke-
kerabatan dengan nilai bootstrap mencapai 
99%. Hubungan kekerabatan ini ditunjang oleh 
nilai substitusi transisi dan transversi nukleotida 
serta jarak genetik yang kecil antara K. limpok 
(Kampar dan Indragiri) maupun K. apogon 
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(Kampar dan Indra-giri). Hubungan kekerabat-
an yang paling jauh terjadi antara kelompok K. 
limpok dengan kelompok K. minor - K. bicir-
rhis (GenBank); dan antara kelompok K. mac-
rocephalus - K. schilbeides (GenBank) dengan 
kelompok K.minor - K. bicerrhis (GenBank). 
KESIMPULAN 
Gen sitokrom b Kryptopterus limpok dan 
Kryptopterus apogon yang teramplifikasi de-
ngan primer (F) L14841 dan (R) H15149 adalah 
sepanjang 373 pb. Hasil penjajaran berganda 
gen sitokrom b Kryptopterus limpok dan Kryp-
topterus apogon dengan pembanding Kryptop-
terus (GenBank) adalah 159 nukleotida yang di-
translasikan menjadi 53 asam amino, dengan 39 
situs penyandi beragam yang terdiri dari 37 si-
tus asam amino sinonimous dan 2 asam amino 
non sinonimous. Ikan Kryptopterus limpok dari 
Sungai Kampar dan Indragiri propinsi Riau 
membentuk kelompok hubungan kekerabatan 
dengan nilai bootstrap 80%, sedangkan Kryp-
topterus apogon dari Sungai Kampar dan Indra-
giri membentuk kelompok hubungan kekerabat-
an dengan nilai bootsrap 99%.  
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